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В настоящее время методы молекулярной идентификации, в частности – 
ДНК-штрихкодирование, активно применяются специалистами в области биоразнообразия и 
защиты исчезающих видов растений. Среди принятых для растений молекулярных маркеров, 
используемых в видовой идентификации растений, наиболее часто используется 
последовательность внутреннего транскрибируемого спейсера ядерной ДНК – ITS2 [1, 2]. 
Настоящая работа направлена на оценку возможности использования нуклеотидной 
последовательности ITS2 для идентификации охраняемого в Республике Коми вида растений – 
Parrya nudicaulis (L.) Boiss. (Brassicaceae). Это многолетнее травянистое поликарпическое 
растение с новоземельско-уральско-азиатско-западно-американским ареалом [2]. 
В Республике Коми P. nudicaulis спорадически встречается на Полярном и Приполярном 
Урале в горных тундрах и подлежит охране [4].  
Для получения нуклеотидной последовательности ITS2 и проведения молекулярно-
генетического анализа использован гербарный образец P. nudicaulis (лист), собранный в 2017 
году на Северном Урале (Республика Коми). ПЦР фрагмента ITS1-5.8s-ITS2. Для 
апплификации фрагмента ITS2 были использованы прямой и обратный праймеры ITS5 и ITS4, 
соответственно. В сравнительном анализе последовательностей ITS2 для видов рода Parrya, 
также использовали нуклеотидные последовательности, взятые из базы данных NCBI [5]. 
Выравнивание и последующий анализ последовательностей проводили в программе MEGA X 
[6]. 
Для построения филогенетического дерева использовано 27 последовательностей 
представителей рода Parrya, в том числе пять последовательностей для P. nudicaulis из разных 
частей ареала (Чукотка, Аляска, Канада и Тибет) и новая последовательность с Северного 
Урала. Установлено, что на филогенетическом дереве все образцы P. nudicaulis 
сгруппированы к отдельному кладу. 
Для ITS2 региона отмечена низкая вариабельность: последовательности практически 
полностью идентичны и имеют лишь несущественные различия в виде небольшой дилеции и 
одной парсимони-информативной замены. 
Таким образом, нами выявлено, что в базе данных NCBI представлено достаточно 
большое число последовательностей ITS2 для видов рода Parrya, в том числе для охраняемого 
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в Республике Коми вида P. nudicaulis. Получена последовательность ITS2 для P. nudicaulis с 
Северного Урала (Республика Коми) и показано положение анализируемого образца на 
филогенетическом дереве среди видов рода Parrya. Сравнительный анализ 
последовательностей ITS2 у представителей данного рода позволили идентифицировать 
гербарный образец с Северного Урала как P. nudicaulis. 
Работа выполнена в рамках государственного задания по теме «Разнообразие 
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